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摘要 :【 目的] 昆虫 表皮 蛋白 在 昆虫 的 生长 发 育 、 抑 制 水 分 节 发 和 抵御 其 他 外 界 不 良 环境 等 方面 起 
到 重要 的 作用 。 通 过 转录 组 水 平 上 葱 蝇 Delia antiqua 表皮 蛋白 基因 家 族 的 鉴定 及 部 分 基因 在 非 滞 
育 和 冬 灌 育 条 件 下 的 表达 规律 分 析 , 为 进一步 研究 区 蝇 表皮 蛋白 在 湾 育 期 的 抗 逆 功 能 英 定 基础 。 
【方法 】 基 于 转录 组 数据 ,通过 生物 信息 学 方法 对 蓝 晶 表皮 蛋白 基因 进行 鉴定 分 析 , 系统 进化 和 保 
守 结 构 域 分 析 并 采用 实时 荧光 定量 PCR 法 比较 分 析 了 12 AARE AE TE do AR EH RIA 
时 期 的 表达 变化 。[【 结果 】 在 芝 蝇 中 鉴定 出 81 个 表皮 蛋白 基因 ,分别 属于 RR (71 个 基因 )、CPAP 
(5 个 基因 ) 和 CPLC (5 个 基因 ) 亚 家 族 ,其 编码 的 蛋白 质 含 有 92 ~ 495 ARR, 分子量 约 为 
8.692 ~52.2 kD, 等 电 点 为 3.90 ~9.93。 亚 细胞 定位 预测 结果 显示 67 个 全 长 表皮 蛋白 均 为 外 分 兴 
型 。12 个 敬 晶 表皮 基因 在 非 滞 育 和 冬 滞 育 过 程 中 有 明显 不 同 的 表达 规律 。 【结论 ] XE REA 
基因 RR-2 型 的 保守 基 序 中 发 生 了 基因 突变 ,引起 关键 氨基 酸 的 替换 ,这 可 能 暗示 它们 在 非 滞 育 和 
灌 育 不 同 条 件 下 ,不 同 发 育 阶 段 中 晴 皮 结构 重建 和 菜 些 器 官 的 发 生 方面 发 挥 不 同 作用 。 该 研究 结 
果 为 进一步 阅 明 蔚 蝇 滞 育 肾 皮 结构 及 抗 逆 功能 的 研究 提供 了 重要 理论 基础 。 

关键 词 : GE. 表皮 蛋白 ; 基因 家 族 ; WA; 生物 信息 学 ; 表达 分 析 
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Transcriptome-guided identification of the cuticular protein gene family 





of Delia antiqua (Diptera: Anthomyiidae) and expression analysis under 


non- and winter-diapause conditions 

FU Dan-Ying, SI Feng-Ling, CHEN Bin, XU Yan-Ling, HAO You-Jin " ( Institute of Entomology and 
Molecular Biology, College of Life Science, Chongqing Normal University, Chongqing 401331, China) 

Abstract: [ ^im] Insect cuticular proteins ( CPs) play important roles in development, evaporation 
resistance and defense against other adverse environmental factors. In this study, the CPs gene family in 
Delia antiqua was identified based on transcriptome data and their expression in non-diapausing and 
winter-diapausing puape were investigated, so as to provide a basis for further investigation of the role of 
CPs in stress tolerance during diapausing period. [ Methods] The CPs gene family of D. antiqua was 
identified based on transcriptome data using bioinformatics approaches, and analyses of subcellular 
localization, phylogeny and conserved domains were also performed. The expression of 12 genes in non- 
diapausing and winter-diapausing pupae was evaluated by RT-qPCR. [Results] Eighty-one CP genes 
were identified and categorized into CPR (71 genes), CPAP (5 genes) and CPLC (5 genes) subfamily, 
respectively. They encode proteins with 92 — 495 amino acids and pl of 3. 90 — 9. 93. Bioinformatic 
prediction showed that the molecular weight of CPs ranges from 8.692 to 52. 2 kD. Subcellular localization 
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prediction revealed that 67 CPs are excreted protein. Among them, 12 genes had significantly different 


expression patterns between non-diapausing and winter-diapausing pupae, suggesting that they have stage- 


specific response to low temperature or short-day condition. [ Conclusion] Functional diversity of some 


CPs genes from D. antiqua may contribute to the reconstruction of pupal cuticle. Our results would 


provide a basis for further studies on pupal cuticle structure and their potential functions in stress 


resistance during the diapausing period. 


Key words: Dalia antiqua; cuticular proteins ( CPs); gene family; diapause; bioinformatics; 


expression analysis 





ANB Delia antiqua. ( 双 翅 目 : 花 晶 科 ) 是 广泛 分 
布 于 北半球 温带 地 区 的 重要 地 下 害虫 ,对 百合 科 蔬 
菜 的 产量 影响 很 大 ( 腾 学 强 和 何 振 昌 ,1989) ,. Aia 
的 生活 史 要 经 历 卵 幼虫 、 肾 和 成 虫 4 个 发 育 时 期 ， 
幼虫 阶段 经 历 3 个 龄 期 ,分 别 为 1 龄 幼虫 2 龄 幼虫 
和 3 龄 幼虫 ( 陈 斌 等 , 2010)。 人 研究 表明 ,和 苯 蝇 通过 
夏 沛 育 和 冬 滞 育 度 过 酷暑 和 严寒 ,这 2 种 滞 育 均 发 
^E Te N88] ,并 且 为 师 期 头 外 翻 后 的 同一 发 育 点 ,因此 
葡 蝇 是 比较 分 析 2 种 清 育 及 抗 道 机 制 的 理想 材料 
(Chen et al., 2005) 。 浪 育 是 昆虫 度 过 不 良 环 境 、 维 
持 个 体 生存 、 延 续 种 群 的 重要 生态 策略 。 其 特征 是 
发 育 停 沾 , 抗 逆 性 增强 和 代谢 活动 极 低 。 灌 育 作为 
一 种 代谢 活动 非常 不 一 致 的 发 育 阶 段 ,有 些 代谢 途 
径 被 终止 或 抑制 , 另 一 些 维持 昆虫 生存 所 必须 的 代 
谢 活动 则 得 到 保持 ( Ding et al., 2003)。 目 前 ,关于 
滞 育 昆虫 的 生态 机 制 和 清 育 期 生理 生化 已 有 较 多 的 
研究 报道 ,但 滞 育 期 的 抗 逆 机 制 仍 不 清楚 。 
昆虫 表皮 是 抵御 外 界 环 境 的 第 一 道 防线 , 其 主 
要 成 分 为 几 丁 质 和 多 种 结构 性 表皮 和 蛋白 (cuticular 
proteins, CPs) 。 研 究 表明 大 约 有 56% 的 昆虫 表皮 
蛋白 可 以 结合 几 丁 质 , 形 成 稳定 的 糖 蛋白 络 合 物 。 
一 部 分 游离 的 表皮 和 蛋白 填充 在 糖 蛋 白 络 合 物 的 间 院 
中 ,起 到 进一步 加 固 表皮 的 作用 。 昆 虫 表皮 对 保持 
形态 结构 .生长 发 育 抑制 水 分 蒸发 和 抵御 其 他 外 界 
不 恨 环 境 、 防 止 病原 微生物 人 侵 等 方面 起 到 重要 作 
用 (Vincent and Wegst, 2004) 。 另 外 ,昆虫 表皮 对 抗 
药性 具有 一 定 影 响 ,减少 昆虫 表皮 的 渗透 性 ,可 以 有 
效 阻 止 杀 虫 剂 的 侵入 。 昆 虫 表皮 蛋白 成 分 在 不 同 发 
育 时 期 及 环境 中 受到 精细 、 微 妙 的 调节 (Csik6s et 
al., 1999; Moussian, 2010) 。 根 据 保 守 基 序 的 不 
同 ,一 般 将 昆虫 表皮 蛋白 分 为 CPR，CPF，CPAP1 ， 
CPAP3 和 CPLC 等 12 个 家 族 , 它 们 各 具有 独特 的 结 
构 。CPR 家 族 具 有 R&R 保守 基 序 ,包括 3 个 亚 家 
族 :RR-l 主要 在 低 骨 化 表皮 层 中 表达 ;RR-2 主要 在 
高 骨 化 表皮 层 中 表达 ; RR-3 u 882 5 ti Sz Je E e 




























































































































































































皮 的 形成 ,其 中 的 绝 大 多 数 表皮 和 蛋白 具有 与 几 丁 质 
结合 的 功能 结构 域 ( Andersen, 1995), CPF 含 一 段 
长 为 4 个 氨基 酸 的 高 度 保守 序列 。CPAP1 含 1 个 
ChtBD2 几 丁 质 结 合 域 ,而 CPAP3 含有 3 ChtBD2 
几 丁 质 结 合 域 。CPLC 是 一 类 低 复杂 度 的 表皮 蛋白 
基因 家 族 ,包括 4 个 亚 家 族 , 分 别 为 CPLCA, 
CPLCG,CPLCP 和 CPLCW (Willis, 2010) 。 

目前 , 已 对 模式 昆虫 黑 腹 果 晶 Drosophila 
melanogaster ( Karouzou et al., 2007 ) 和 一 些 重要 昆 
虫 , 如 西方 蜜蜂 Apis mellifera (The Honeybee Genome 
Sequencing Consortium , 2006) , [x] EEE FE EX Anopheles 
gambiae ( Cornman and Willis, 2008 ) 、 家 看 Bombyx 
mori ( Futahashi et al., 2008) 等 进行 了 全 基因 组 水 
平 上 的 表皮 基因 家 族 的 鉴定 细致 的 分 类 及 部 分 功 
能 的 研究 (Wilis, 2010) 。 研 究 发 现 ,环境 因子 影响 
清 育 昆虫 的 表皮 结构 ,增强 其 抗 干 燥 能 力 ,如 清 育 的 
REE Culex pipiens 成 虫 利 用 表皮 碳 氢 化 合 物 的 
沉积 来 抑制 冬季 干燥 气候 下 的 水 分 流失 (Benoit and 
Denlinger, 2006) 。 但 目前 尚 无 殴 晶 表皮 和 蛋白 的 报 
道 。 本 研究 基于 黎 蝇 转录 组 数据 资源 , 系统 地 对 
CPs 基因 家 族 成 员 进行 转录 组 水 平 上 的 鉴定 和 生物 
言 息 学 分 析 , 并 比较 了 12 个 CPs 基因 在 非 清 育 和 冬 
潍 育 不 同时 期 的 表达 规律 ,为 进一步 研究 莹 蝇 肾 表 
皮 有 蛋白 在 滞 育 过 程 中 对 保持 水 分 、 抵 御 环境 胁迫 等 
功能 黄 定 基础 ,希望 为 防治 和 瓯 晶 以 保护 农作物 提供 
一 定 的 科学 依据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 供 试 昆 虫 

AH Delia antiqua 由 重庆 师范 大 学 昆虫 与 分 子 
生物 学 研究 所 饲养 。 非 浦 育 (non-diapause，ND ) 饲 
养 条 件 为 20 上 0.5% ,相对 湿度 为 50% ~70% , 光 周 
期 为 16L:8D。 冬 清 育 (winter-diapause，WD ) Bs 
导 条 件 为 15 +0.50 ,相对 湿度 为 50% ~70% , 光 周 
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期 为 12L: 12D。 本 研究 取 同 一 发 育 时 期 的 非 滞 育 和 
冬 滞 育 3 龄 幼虫 和 晴 用 于 基因 的 表达 分 析 , 具体 取 
样 点 如 下 (图 1, 黑色 三 角 ) :3 龄 幼虫 (阶段 1 ,幼虫 
期 的 第 17 K) MEM 阶段 2, 刚 化 晴 为 第 0 天 

记 为 DO) .游离 脂肪 体 在 晴 眼 区 出 现 (阶段 3)( 非 滞 


^ — dS 
Non-diapausing 
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育 ,D4; 冬 请 育 维持 期 ,D20)、 ADU $ Tí RUE Ti 26 2 
(阶段 4， 即将 羽化 期 ) CEM A, DIS; & Wi E, 
D116), Fifi iU PIAR HK 快速 清洗 数 次 
后 ,滤纸 吸 干 虫 体 表 面 水 分 , 液 氮 冰冻 处 理 后 , 置 于 
-80 作 保存 等 用 
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Fig. 1 


(B) 的 培养 条 件 ,发 育 过 程 及 取样 设计 


Induction environments , development processes and sampling design of non- diapausing ( A) and 

















winter-diapausing (B) Delia antiqua 
A: 取样 点 Sampling points; DO: 刚 化 肾 Just pupated; D2 - D116: 4Llifiei 9S 2 — 116 天 2nd to 116th day after pupation. 





1.2 数据 来 源 、 基 因 鉴 定 与 分 析 

葡 蝇 转录 组 数据 由 本 研究 所 测序 获得 
(GAWI01000000) ( Zhang et al., 2014) 。 近 缘 物 种 
HRED. melanogaster Kia Musca domestica , fi 
小 实 量 Bactrocera dorsali 的 CP 基因 序列 下 载 自 
NCBI 的 GeneBank Zt 35 FE ( http://www. ncbi. nlm. 
nih. gov) 并 作为 种 子 序列 , E 28 We o 2H ETT AJ 
Blast 搜索 。 同 时 ,利用 关键 词 “cuticular protein" I 
进行 直接 检索 。 去 除 重 复 序 列 后 ,利用 
ORF Finder ( http://www. ncbi. nlm. nih. gov/gorf/ 
gorf. html) 查找 候选 基因 序列 的 开放 阅读 框 、 推 测 编 
码 氨 基 酸 序列 。 分 别 利用 SMART 和 CutProtFam- 
Pred ( http://aias. biol. uoa. gr/ CutProtFam-Pred/ 
2007 ) 对 序列 保守 结 








“cuticle” 


search. php ) ( Karouzou et al., 
构 域 进行 鉴定 及 家 族 分 类 。 
1.3 生化 特征 及 保守 结构 域 分 析 

利用 Compute pL/ Mw (http ;//web. expasy. org/ 
compute, pi/ ) 进行 蛋白 质 的 理论 等 电 点 和 分 子 量 的 


预测 分 析 ; 采 用 SignalP 4. 1 (http://www. cbs. dtu. 
dk/services/SignalP/ ) 进行 信号 肽 预测 分 析 ; 利用 
WoLF PSORT ( http://www. genscript. com/ psort/wolf 
_psort. html ) 和 TargetP 1. 1 (http://www. cbs. dtu. 
jd services/ TargetP/ ) 进行 蛋白 的 亚 细 胞 定位 分 析 。 
> 别提 取 CP 基因 家 族 保守 的 结构 域 序列 , 利用 
Only 进行 序列 比 对 后 , 并 用 在 线 WebLogo 工具 
( http ://weblogo. berkeley. edu/logo. cgi ) 绘 出 结构 域 
LOGO 图 并 分 析 序 列 特征 及 其 保守 氮 基 酸 出 现 的 
频率 。 
1.4 系统 发 育 分 析 
利用 Clustal W 对 全 长 蛋白 质 序列 进行 多 重 比 
对 后 ,用 Mega 5.0 构建 系统 发 生 树 , 选择 邻接 法 并 
进行 1 000 次 自 举 法 分 析 。 
1.5 RT-qPCR 检测 基因 表达 
利用 Trizol 法 分 别 从 1 头 3 龄 








龄 幼虫 或 1 头 肾 中 


提取 总 RNA, Pis ticis Ed NanoDrop 核 
酸 定量 仪 进行 RNA 的 完整 性 及 浓度 检测 。 取 3 ug 
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RNA 为 模板 ,按照 HiScript lst Strand cDNA 
Synthesis Kit 反 转 录 试 剂 盒 操作 说 明 ( Fermentas 公 
Hj), 获得 cDNA 第 一 链 , f£ T - 800'C GEH], TRIER 
晶 基 因数 字 表 达 谱 ( 待 发 表 ) ,筛选 出 12 个 表达 差 
异 明 显 的 基因 ,设计 特异 性 引物 ( 表 1) 并 进行 定量 
PCR 分 析 。RT-qPCR 总 体系 为 20 uL, 其 中 cDNA 
30 ng, 2XSybrGreen 混合 物 7.5 uL 基因 特异 性 引物 
(10 pmol/L) 0.3 uL, Hj ddH,O 补足 20 pL。 反 应 
条 件 为 :94% 预 变性 2min; 94% 15 s, 60C 15 s, 
68C 20 s, 3E 40 个 循环 。 每 个 样品 3 次 生物 学 重 
复 和 2 次 实验 重复 。 根 据 我 们 以 前 的 研究 结果 , 选 





























取 Gapdh 和 a- Tubulin 为 内 参 基 因 并 对 实验 结果 进 
行 几何 平均 数 处 理 (Noaksson et al., 2005) ， 采 用 
2 2 法 计算 基因 相对 表达 量 ( Livak and 
Schmittgen ，2001 ) 。 
1.6 统计 分 析 

统计 数据 以 平均 值 上 标准 差 表 示 , 基 因 表达 量 
的 差异 比较 采用 SPSS17. 0 软件 进行 统计 分 析 。 采 
用 单 因素 方差 (one-way ANOVA ) 和 上 检验 的 统计 方 
法 分 别 对 非 清 育 和 冬 滞 育 的 不 同 发 育 阶段 ， 以 及 非 
滞 育 和 冬 滞 育 同 一 发 育 时间 点 的 基因 相对 表达 量 进 
行 差异 显著 性 检验 (P<0.05)。 











表 1 实时 定量 PCR 引物 
Table 1 Quantitative real-time PCR primers 
基因 正 向 引物 (5 -3^) 反 向 引物 (5 237) 产物 长 度 (bp) 
Gene Forward primer Reverse primer Product size 
DaCPRR2. 11 ATGCTGCTAGTCCTCTGGTC TCACCAGTTACGGAGTCGTG 121 
DaCPRRQ2. 15 TGGAAACCACTATCATCGGC TATTTCTATTCGGCACCCT 275 
DaCPRRI. 37 AGCTTGACCTTCGGGATTGA AGAGACCCGTGATGGCACTA 163 
DaCPRRI.1 AGCTGGTGGATGAGAACGGA ATACTGCCGATCAAGACGGT 113 
DaCPRRI. 47 ATGGGATGAATGTGCTCGCC GGTGGTACTCATGCTCAAGGCT 119 
DaCPAP3. 5 CCCCATCCTACCCATTGTCA TACCAATCTTCACAGCCGGG 146 
DaCPRRQ2. 16 GAACTGCCACAGCTGAGCTAA CAGATTCAGCCCATGTTCGC 108 
DaCPAP3. 2 AAGTTGTTCTGTCGCTGTGC GGCGTGCCAACTATTGTGAG 146 
DaCPAP3. 3 AATGGAGATACACCACGCA CTTATACCAATCGGCACAC 111 
DaCPRRI.3 GGTATTGCCCAACAGGAAGC GGTGGTGTTGGCAAATGAGC 149 
DaCPRRI.34 TCCAATACCGGCACCAAGTG TGTCAGCGGCTTCATATGCCT 142 
DaCPAP3. 4 ACGTATTTCTTGCGGTGAA GCCAAACGAGCATTTTTAA 129 
所 鉴定 的 67 个 全 长 基因 的 氨基 酸 序 列 进行 了 详细 
2 结果 分 析 ( 表 2) ,结果 显示 葱 蝇 表 皮 基 因 编 码 所 得 蛋白 


2.1 AW CP 基因 家 族 的 鉴定 

HT Ak HR CPs 基因 及 其 蛋白 质 序列 ， 
我 们 采用 本 地 BLAST 和 关键 词 搜 索 的 方法 分 别 对 
和 敬 晶 转录 组 数据 库 中 进行 搜索 , 共 获 得 81 个 序列 ， 
其 中 67 个 为 全 长 序列 ,包括 RR-1 亚 家 族 序列 47 
个 ,RR-2 亚 家 族 序列 24 个 , CPAP3 亚 家 族 序列 5 
个 ; CPLCG 亚 家 族 4 个 和 CPLCA 亚 家 族 1 个 ( 表 2 
和 3)。 瓯 蝇 表 皮蛋 白 的 数量 明显 少 于 冈比亚 按 蚁 
(240 S), RE (221 个 ) 和 黑 腹 果 晶 (155 个 ); 但 
多 于 西方 蜜蜂 (45 个 ) 。 比 较 分 析 发 现 ,CPR 家 族 约 
占 所 有 表皮 蛋白 的 65% ~ 71. 1% 。 而 表皮 蛋白 
Apidermin 和 GLY-rich 仅 在 西方 塞 蜂 中 出 现 。 该 结 












































质 含 有 92 ~ 495 个 氨基 酸 , 理论 分 子 量 范围 为 
8.692 ~52.2 kD, 等 电 点 范围 为 3.90 ~9.93, 全 部 
含有 信号 肽 。 亚 细胞 定位 分 析 表 明 67 个 表皮 蛋白 
均 为 外 分 泌 型 。 
2.2 $i CPs 基因 家 族 的 结构 域 分 析 

全 长 氨基 酸 序 列 分 析 显 示 CPR 家 族 都 具有 保 
守 的 ChBD4 结构 域 , 但 RR-1 与 RR2 亚 家 族 内 部 
结构 域 也 存在 一 定 的 差异 , 包含 低 复杂 区 的 有 无 、 
数量 或 者 分 布 , 可 能 与 表皮 蛋白 的 不 同 功能 性 质 有 
关 ( 图 2) 。5 4-28 CPAP3 家 族 成 员 的 结构 域 与 其 
他 昆虫 表皮 蛋白 的 CPAP3 家 族 特点 一 致 , 即 有 1 个 
信号 肽 和 3 个 ChtBD2 几 丁 质 结合 域 。CPLCG RE 
示 保 守 结 构 域 , 仅 具有 低 复杂 区 域 ; CPLCA 具有 保 


















































果 表 明 ,不 同 种 昆虫 之 间 表 皮蛋 白 的 种 类 和 数量 存 
在 明显 地 差异 。 
为 了 进一步 了 解 苞 蝇 表 皮 和 蛋白 的 理化 性 质 , 对 








守 的 Retinin_C 结构 域 。 
运用 WebLogo 工具 对 RR 亚 家 族 结构 域 的 氨基 
酸 保守 基 序 分 析 , 结果 显示 RR-1 和 RR-2 型 的 保守 
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R2 ， 葱 蝇 表 皮蛋 白 基 因 家 族 的 分 类 及 特征 


Table 2 Classification and characterization of the cuticular protein gene family of Delia antiqua 









































基因 名 称 黑 腹 果 蝇 最 佳 匹配 氨基 酸 序列 一 致 性 ( ) GenBank 登录 号 等 电 点 — 分子量 (kD) 
Gene name Best hits in Drosophila melanogaster Amino acid sequence identity GenBank accession no. pl MW 
RR-1 家 族 RR-1 subfamily (47) * 
DaCPRRI.1 DmelEdg78 Ea 71.3 NP. 524198 4.62 11.53 
DaCPRRI.2 DmelCpr78 Cc 66.7 ADE06728 4.35 11.43 
DaCPRRI.3 DmelCpr65 Eb 66.9 NP. 648076 4.92 14.46 
DaCPRRI.4 DmelCpr65 Eca 67.5 ACT76687 5.72 14.36 
DaCPRRI. 5 DmelCpr67 Fb 54.8 NP. 648420 4.27 11.65 
DaCPRRI. 6 DmelPcp 59.5 NP 476673 8.02 19.26 
DaCPRRI.7 DmelLcp2a 63.2 ACNI2154 4.67 11.37 
DaCPRRI.8 DmelCpr65 Ecb 57.1 ACT76687 5.49 14.16 
DaCPRRI.9 DmelLcp2b 62.3 ACNI2154 4.87 11.75 
DaCPRRI. 10 DmelCpr49A£ 61.1 NP. 610775 5.00 12.39 
DaCPRRI. 11 DmelCpr11 B 40.9 NP. 572807 7.43 23.58 
DaCPRRI. 12 DmelCpr49Ah 81.3 NP 610777 5.12 19.32 
DaCPRRI. 13 DmelCpr47 Eg 64.0 NP. 610661 4.61 11.71 
DaCPRRI. 14 DmelCpr49Ae 81.3 AAL29063 4.59 12.16 
DaCPRRI. 15 DmelCpr47 Ea 84.7 NP 610654 5.24 12.10 
DaCPRRI. 16 DmelAcp65Aa 62.5 NP 477282 4.12 9.26 
DaCPRRI. 17 DmelCpr49Ab 57.8 NP. 610769 9.06 24.80 
DaCPRRI. 18 DmelCpr65Au 56.6 NP. 652661 4.51 9.35 
DaCPRRI. 19 DmelCpr100A 71.4 AALA48040 5.91 25.78 
DaCPRR1. 20 DmelCpr47 Eb 44.7 AALA48082 4.95 12.45 
DaCPRRI.21 DmelDCP2 63.8 AAB48462 4.17 8.72 
DaCPRRI.22 DmelLcp65AE 68.0 AAB48465 3.90 8.91 
DaCPRRI. 23 DmelLcp65Ad 76.2 AAB88063 4.37 9.73 
DaCPRRI. 24 DmelCpr49Ag 67.2 NP. 610776 4.31 12.58 
DaCPRRI. 25 DmelLcp65Ac 60.8 AAB48462 3.96 9.26 
DaCPRR1. 26 DmelDCP7 70.3 AAB48465 3.91 9.21 
DaCPRRI.27 DmelLcp65AD2a 65.7 AALA8988 4.40 9.34 
DaCPRRI. 28 DmelLcp65Ab2b 64.7 AALAS8988 4.45 9.83 
DaCPRRI. 29 DmelLCP65AF 66.0 AAB88070 4.27 8.84 
DaCPRRI.30 DmelCpr12Ab 57.6 NP. 572895 9.93 21.49 
DaCPRRI.31 DmelCpr78E 54.2 NP. 649345 4.58 19.52 
DaCPRRI. 32 DmelCpr47Ec 61.1 ACYO00710 5.56 12.91 
DaCPRRI. 33 DmelCpr12Aa 70.7 NP 572896 7.07 20.57 
DaCPRRI. 34 DmelCpr11A 75.4 AALA49153 4.97 24.12 
DaCPRRI. 35 DmelCpr57A 69.9 AAKTT7312 5.93 20.08 
DaCPRRI. 36 DmelLcp9 68.5 ACYO04600 4.67 8.69 
DaCPRRI. 37 DmelCpr51A 63.2 AALA8619 4.48 14.14 
DaCPRRI. 38 DmelCpr78 Cb 73.3 ACM16753 - 
DaCPRRI. 39 DmelPcp 60.9 NP. 476673 - 
DaCPRRI.40 DmelLcp2. 56.0 ACNI2154. - 
DaCPRRI.41 DmelLcpl 51.9 NP 476619 - 
DaCPRRI. 42 DmelLcp65AbD2 57.0 AALA8988 - 
DaCPRRI. 43 DmelLcp65Aca 80.7 NP 477279 - 
DaCPRRI. 44 DmelLcp65Acb 71.3 AAF50687 - 
DaCPRRI. 45 DmelCpr47Eba 63.1 AALA8082 - 
DaCPRRI. 46 DmelCpr47 Ebb 63.1 AALA8082 - 
DaCPRRI. 47 DmelCpr49Ac 66.2 NP. 725150 - 





























































































































Delia antiqua 


2 期 付 丹 影 等 : MET AESCBLIS RUBRA Be E EL AED OA SEA: x eT HERE RIA TERT ARTE PU AG AT PT 177 
续 表 1 Table 1 continued 
基因 名 称 黑 腹 果 蝇 最 佳 匹配 氨基 酸 序列 一 致 性 ( % ) GenBank 登录 号 等 电 点 — 分子量 (kD) 
Gene name Best hits in Drosophila melanogaster Amino acid sequence identity GenBank accession no. pl MW 
RR-2 家 族 RR-2 subfamily (24) 
DaCPRR2. 1 DmelCpr64Ad 54.2 AAIAS8061. 1 5.28 23.87 
DaCPRR2. 2 DmelCcp84Ada 65.8 AAD19806. 1 6.70 22.21 
DaCPRR2. 3 DmelCcp84Adb 67.3 AAD19806. 1 6.41 18.05 
DaCPRR2. 4 DmelCcp84Ad 59.1 AAD19806. 1 6.92 23.20 
DaCPRR2. 5 DmelCpr64Ab 12:1 AAF47862. 2 6.06 21.51 
DaCPRRZ2. 6 DmelCcp84Ac 65.3 AAD19805. 1 5.95 26.07 
DaCPRR2. 7 DmelCcp84Aa 66.7 AAD19808. 1 6.12 16.29 
DaCPRR2. 8 DmelCpr31A 75.8 AAL48924.1 4.34 27.95 
DaCPRR2. 9 DmelCcp84Ae 62.3 AAD19807. 1 6.98 18.64 
DaCPRR2. 10 DmelCcp84Af 74.0 ACD99523.1 4.34 21.95 
DaCPRR2. 11 DmelCpr23B 47.9 AAN10718. 1 6.98 18.64 
DaCPRR2. 12 DmelCpr30F 81.6 AAD19809. 1 6.09 18.58 
DaCPRR2. 13 DmelCpr76Ba 40.5 NP_649120. 1 4.91 52.17 
DaCPRR2. 14 DmelCpr56F 68.9 NP_611470. 1 4.93 15.35 
DaCPRR2. 15 DmelCpr72 Eb 49.7 NP_648883. 1 6.07 22.01 
DaCPRR2. 16 DmelCpr72 Ea 52.6 NP 648882.1 4.80 21.27 
DaCPRR2. 17 DmelCpr67B 79.4 NP. 648306. 1 5.32 27.18 
DaCPRR2. 18 DmelCpr50 Cb-a 70.9 NP 610901.1 5.75 15.31 
DaCPRRQ2. 19 DmelCpr50 Cb-b 33.9 NP 610901.1 4.42 8.71 
DaCPRR2. 20 DmelCpr62 Bb 70.6 AAQ23535.1 6.20 21.22 
DaCPRR2. 21 DmelCpr62 Bc 84.7 AAL28706. 1 - 
DaCPRRQ2. 22 DmelCpr76Ba 44.4 NP 649120. 1 - 
DaCPRRQ2. 23 DmelCpr92F 58.1 AFF57509.1 - 
DaCPRR2. 24 DmelCpr51A 54.7 AAL48619.1 一 
CPAP 家 族 CPAP subfamily (5) 
DaCPAP3. 1 DmelGasp-Ca 91.4 NP 649611.2 4.66 26.70 
DaCPAP3. 2 DmelGasp 36.1 AAL39481.1 4.78 16.39 
DaCPAP3. 3 DmelObst-B 70.2 NP_609339. 1 5.38 30. 86 
DaCPAP3. 4 DmelObst-Ea 73.9 AAL39176.1 4.72 24. 69 
DaCPAP3. 5 DmelObst-A 76.3 NP 608378.2 4.75 25.97 
CPLC 家 族 CPLC subfamily (5) 
DaCPLCGI. 1 DmelCPLCG3 50.0 AAF52547.1 6.78 8.72 
DaCPLCG1. 2 DmelCPLCG2a 46.5 AAMI1256 7.12 9.73 
DaCPLCGI. 3 DmelCPLCG2b 46.1 AAMI1256 6.77 8.94 
DaCPLCGI.4 DmelCPLCGI 43.3 AAM29629 7.34 12.72 
DaCPLCAI. 1 DmelCPLCA1 57.9 NP. 648873.1 9.31 12.22 
“括号 内 数值 为 各 亚 家 族 的 基因 序列 数 Numbers inside brackets are the number of gene sequences for each subfamily. 
RI 5 种 昆虫 表皮 蛋白 家 族 成 员 比 较 
Table 3 Member comparison of the cuticle protein family in five insect species 
CPR CPL + CPFL TWDL CPLCA CPLCG CPLCW CPLCP GLY-Rich Apidermin CPAP3  CPAPI 其 他 总计 
Others Total 
NU. d 156 11 12 3 27 9 0 7 0 11 240 
N 148 5 0 0 7 0 1 0 34 221 
LN e n e 191 3 22 H 9 5 ? $ Š 0 los 
Tan 32 3 0 0 0 5 0 0 0 45 
A 71 0 1 4 0 0 5 0 0 81 
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基 序 分 别 为 G-X(8)-G-X(6) -Y-A-X(4)-G 和 G-X- 
Y-X(6)-G-X(4)-V-X-Y-X(2)-D-X(3)-G (其 中 XX 
表示 任意 氨基 酸 ; 数字 表示 氨基 酸 残 基数 量 ) (图 
3)。 经 典 的 R&R 保守 基 序 为 GC-X(8)-G-X(6)-Y-X 
(2) -A-X-E-X-G-F-X(7) -P-X-P, 随 着 鉴定 的 物种 及 
蛋白 数量 的 增加 , 该 保守 基 序 最 初 的 起 始 G-X (8) - 
G-X(6)-Y 几乎 保持 不 变 。 从 图 3 可 以 看 出 获 蝇 
A RR-l 


DaCPRRI.1 
DaCPRRI.2 
DaCPRRI.3 
DaCPRRI.4 
DaCPRRI.5 
DaCPRRI.6 
DaCPRRI.7 
DaCPRRI.8 
DaCPRRI.9 
DaCPRRI.]0) mS 
DaCPRRI.]| mm-c—HTAUA A 
DaCPRRI.12 
DaCPRRI.]3 maS 
DaCPRRI.]4 En 一人 一 
DaCPRRI.15 
DaCPRRI.16 ET 一 一 
DaCPRRI.17 mme 
DaCPRRI.]1S FE 一 
DaCPRRI.1) mm 
DaCPRRI.20 =m- 
DaCPRRI.2] mm— S 
DaCPRRI.22 
DaCPRRI.23 ET 一 全 
DaCPRRI.24 wm 
DaCPRRI.25 
DaCPRRI.26 Fr 一 一 
DaCPRRI.27 
DaCPRRI. 28 wmm 
DaCPRR1.29 m= 
DaCPRRI.30 "S 
DaCPRR1. 了 1 ma-e 
DaCPRRI.32 
DaCPRRI.33 wama- 
DaCPRRI.34 FE 一 和 一 一 
DaCPRR1.35 
DaCPRRI.36 一 
DaCPRR1.37 ET 一 一 一 一 
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RR-1 和 RR-2 亚 家 族 具 有 保守 G-X(8)-G-X(6)-Y 
基 序 。 但 在 RR-2 亚 家 族 中 , 在 X 位 置 上 出 现 了 保 
守 的 酷 氨 酸 Y 与 顷 氨 酸 V。 研 究 表明 R&R 保守 基 
序 中 的 芳香 族 氨 基 酸 对 几 丁 质 的 结合 起 重要 的 作 
用 。 因 此 , 我 们 推测 葱 蝇 RR-2 亚 家 族 保守 基 序 酷 
AR Y 的 固定 化 可 能 会 加 强 其 与 几 丁 质 的 结合 
作用 。 
B RR2 
DaCPRR2.] mm-c—T- ENS ———25— 
DaCPRR2.2 
DaCPRR23 mm- S 
DaCPRR24 mme | )— 
DaCPRR2.5 mme 
DaCPRR2.6 mme 
DaCPRR2.7 ”一 人 一 
DaCPRR28 ”ET 一下 一 -一 人 
DaCPRR2.) mm- 
DaCPRR2. 10 Fr- 一 一 
DaCPRR2.11 
DaCPRR2.12 um—M]]9————— 
DaCPRR2.]3 Z2-C—ÓH- Sam ————— 
DaCPRR2.] 4 Z-C—2- NN ——— 
DaCPRR2, | ; = —1( | )— 
DaCPRR2.16 ET 一 和 一 
DaCPRR2.]7 FE- 一 
DaCPRR2. | 8 m-e 
DaCPRR2. ] 9 ma-e ——— 
DaCPRR2.20 22— SNB ———— 




















C CPAP 


DaCPAP3.1 mu X > 
DaCPAP3.2 wmm xx aep 
DaCPAP3.3 mm AGE LC 
DaCPAP3.4 m= 
DaCPAP3.5 mm REL 


D CPLC 


DaCPLCGI.]| WB- 
DaCPLCG].2 WELLE 
DaCPLCG!.3 Wm- 
DaCPLCGI.4 MEB- 
DaCPLCAl.] 有人] 一 


[iK Signal peptide 


NENNEN? Chin bind 4 结构 域 Chitin_bind 4 domain 


低 复杂 区 Low complexity 


内 部 重复 Internal repeat 
人 > ChtBD2 几 丁 质 结合 域 ChtBD2 chitin-binding domain 


CE Retinin C 结构 域 Retinin C domain 


图 2 


和 瓯 蝇 表皮 和 蛋白 序列 的 结构 域 特征 


Fig. 2 Domain characterization of cuticular proteins of Delia antiqua 
A: RR-1; B; RR2; C; CPAP; D; CPLC. 
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图 3 葱 蝇 表皮 蛋白 RR 亚 家 族 保守 基 序 的 WebLogo 分 析 


Fig. 3 Conserved motif analysis of RR-subfamily proteins of Delia antiqua using the WebLogo tool 
A; RR-1 亚 家 族 RR-1 subfamily; B; RR-2 亚 家 族 RR-2 subfamily. x: 保守 氨基 酸 Conserved amino acids. 


CPAP3 家 族 含 有 3 个 经 典 的 ChtBD2 JL T zs 
合 域 , 其 保守 基 序 为 C-X(11-24)-C-X(5)-C-X(9- 
14)-C-X (12-16 )-C-X (6-8)-C 组 成 ， 其 中 每 个 
ChtBD2 结合 域 有 6 个 保守 的 半 胱 氨 酸 残 基 Co 
CPLCG 含有 保守 的 G-X(2)-H-X-A-P-X(2)-G-H 基 
序 。CPLCA 属于 富 含 丙 氨 酸 残 基 的 昆虫 表皮 和 蛋白; 
由 于 本 文 仅 鉴 定 出 一 条 CPLCA 家 族 基 因 , 难以 进 
行 保 守 性 分 析 , 但 序列 中 丙 氮 酸 A 含量 为 16. 9% ， 
与 CPLCA 亚 家 族 基因 高 丙 氨 酸 含量 特点 相符 。 
2.3 葱 蝇 表皮 蛋白 系统 发 育 分 析 

鉴于 表皮 蛋白 基因 各 亚 家 族 的 氨基 酸 序列 的 差 
异性 很 大 , 我 们 分 别 对 CPR, CPAP 和 CPLC 进行 系 
统 发 育 分 析 ( 图 4: A 和 B) ,结果 显示 同一 亚 家 族 的 
表皮 蛋白 聚 类 在 进化 树 的 同一 分 支 上 ,说 明 同 一 亚 
家 族 成 员 在 进化 上 具有 一 定 的 序列 保守 性 ,也 进 一 
步 说 明 该 分 类 方式 的 合理 性 。 
2.4 dig CP 基因 在 非 滞 育 和 冬 滞 育 期 的 表达 分 析 

为 了 检测 萄 蝇 CPs 基因 应 答 低 温 的 反应 , 利用 
RT-qPCR 方法 比较 分 析 了 12 AA CP 基因 在 非 
滞 育 和 冬 滞 育 不 同 发 育 阶段 的 表达 模式 。 结 果 显 示 
大 多 数 RR-1,RR-2 和 CPAP3 亚 家 族 成 员 在 冬 清 育 
某 些 发 育 阶段 中 的 表达 量 明 显 高 于 非 滞 育 ,如 图 5 
(A) 中 羽化 期 (阶段 4), 图 5(B) 维 持 期 (游离 脂肪 
体 在 眼 区 出 现 ,阶段 3) 与 阶段 4, 图 5(C) PRE 
(阶段 2) 与 阶段 3, 图 5(D) 中 的 阶段 2 与 阶段 4, 图 
5(E) 中 阶段 2,3 和 4, 图 5(H) 中 阶段 2, 图 6(A) 
中 3 龄 幼虫 中 (阶段 1) 以 及 阶段 2, 3 和 4, 图 6(B) 
中 阶段 1, 2 和 4, 图 6(C) 中 阶段 3 和 4, 图 6(D) 中 
阶段 4。 在 冬 滞 育 条 件 下 的 3 龄 幼虫 中 (阶段 1)， 
DaCPAP3.2 和 DaCPAP3.3 (图 6: A, B) 的 表达 量 





分 别 是 非 灌 育 时 期 的 6. 12 和 4.3 倍 。 与 刚 化 师 的 
非洲 育 蜂 相 比 ( 阶段 2), DaCPRRI. 34 ,DaCPRR1. 37， 
DaCPRR1. 47, DaCPRR2. 16, DaCPAP3. 2 和 
DaCPAP3.3 (图 5: C, D, E H, T ftt J) E23 A tm 
中 的 相对 表达 量 明 显 升 高 , 约 为 1.94 ~ 6.26 倍 。 TE 
冬 滞 育 的 维持 期 (阶段 3) , DaCPRRI.3,DaCPRRI. 34， 
DaCPRR1. 47, DaCPAP3. 2, DaCPAP3. 3 和 
DaCPAP3.4 (E 5: B, C, E; 图 6: A; B, C)3S 
著 上 调 表 达 。DaCPRRI1. 1 ,DaCPRR1.3 ,DaCPRR1.37, 
DaCPRRI. 47 , DaCPRR2. 11, DaCPAP3 , DaCPAP3. 3, 
DaCPAP3.4 fll DaCPAP3.5 (图 5: A, B, D, E, F; 
图 6: A, B, C, D) 在 冬 澡 育 刚 羽化 期 (阶段 4) 的 表 
达 是 非 滞 育 时 期 的 8.1 ~ 130 倍 。 另 外 ，DaCPRR2. 
15 (图 5: G) 在 非 滞 育 和 冬 滞 育 不 同时 期 的 表达 没 
有 明显 差异 。 以 上 结果 显示 部 分 葱 蝇 CPs 基因 的 表 
达 受 到 低温 的 调节 ,提示 它们 可 能 参与 了 和 葱 晶 滞 育 
肾 的 抗 低温 作用 。 另 外 , TARAWA SIERA RU 
不 同 发 育 时 期 表皮 蛋白 基因 的 表达 也 具有 显著 性 的 


变化 。 











昆虫 CP 基因 家 族 成 员 众多 , 在 不 同 物种 中 的 
数目 不 尽 相 同 。 本 研究 基于 新 蝇 转 录 组 数据 , 共 鉴 
定 了 81 个 CPs 基因 ,分别 属于 CPR (71 个 ) ,CPLC 
(5 个 ) 和 CPAP (5 A) ERIK ARAE AEA 
的 数量 明显 少 于 其 近 缘 物种 黑 腹 果 蝇 (74 个 ) ,这 可 
能 与 本 研究 所 用 转录 组 数据 的 基因 组 覆盖 度 有 关 。 
另外 ,昆虫 的 生活 环境 .生活 习性 等 因素 可 能 是 导致 
基因 家 族 的 收缩 或 扩张 的 主要 原因 之 一 。 西 方 蜜蜂 
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图 4 ” 萄 蝇 表 皮蛋 白 家 族 氨基 酸 序列 邻接 系统 进化 树 CNJ) 
Fig. 4 Phylogenetic tree ( NJ) based on amino acid sequences of the cuticle protein family of Delia antiqua 
A; CPR 亚 家 族 CPR subfamily; B; CPAP 和 CPLC 亚 家 族 CPAP and CPLC subfamily. 分 支 上 的 数字 表示 1 000 次 的 自 展 值 。Numbers above 





branches are 1 000 bootstrap values. 








是 目前 昆虫 基因 组 中 含有 表皮 重 白 数量 最 少 (45 
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要 存在 于 蜜蜂 和 黄粉 虫 Tenebrio molitor 中 ,主要 特 


条 ) 的 物种 ,其 原因 不 清楚 ,有待 于 进一步 研究 。 研 ”点 是 富 含 氨基 酸 CC ,对 于 形成 昆虫 外 骨骼 气管 .和 


究 表明 Apidermin (APD ) 是 膜 翅 目 昆虫 特有 的 外 骨 
骼 组 成 成 分 (Soares et al., 2013) Gly-rich 蛋白 主 


al., 2007), 


胃 有 重要 作用 (Mathelin et al., 1995; Kucharski et 
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5 ” 萄 蝇 表皮 蛋白 CPR 家 族 基因 在 非 滞 育 与 冬 沸 育 不 同 发 育 时 期 的 表达 分 析 





Fig. 5 Expression profiles of the CPR family genes in different developmental stages of non-diapausing and winter-diapausing Dalia antiqua 
A: DaCPRR1.1; B: DaCPRR1.3; C: DaCPRR1.34; D: DaCPRR1.37 ; E; DaCPRR1.47; F; DaCPRR2.11; G; DaCPRR2.15; H; DaCPRR2. 16. 
发 育 时 期 Developmental stage: 1: 3 龄 幼虫 3rd instar larva; 2: 刚 化 师 Just pupated; 3: 游离 脂肪 体 在 眼 区 出 现 Free fat body appears in the 
central eye; 4: 师 体 背面 和 腹面 变 黑 Dorsal and ventral sides become black. 每 个 处 理 3 组 重复 , 图 中 数据 为 平均 值 + 标准 差 ; 柱 上 不 同 字 和 母 示 
不 同 发 育 期 表达 量 存在 显著 性 差异 (P<0.05)( 单 因素 方差 分 析 ), 柱 上 单 星 号 和 双星 号 分 别 表示 同一 发 育 期 的 冬 滞 育 与 非 滞 育 之 间 在 0. 05 
和 0.01 水 平 上 显著 差异 (1- 检 验 ) Each treatment included three replicates. Data in the figure were presented as mean + SD. Different letters above 



































bars indicate significant difference among different developmental stages at the 0. 05 level ( one-way ANOVA). The single and double asterisks indicate 


significant difference among non-diapausing and winter-diapausing D. antiqua at the same developmental stage at the 0. 05 and 0. 01 levels, respectively 


(t-test). 
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图 6 ARREA CPAP3 家 族 基因 在 非 滞 育 与 冬 灌 育 不 同 发 育 时 期 的 表达 分 析 














Fig. 6 Expression profiles of the CPAP3 family genes in different developmental stages of non- and winter-diapausing Dalia antiqua 
A: DaCPAP3.2; B; DaCPAP3.3; C; DaCPAP3. 4; D; DaCPAP3. 5. 发 育 时 期 Developmental stage: 1: 3 龄 幼虫 3rd instar larva; 2: 刚 化 晴 Just 
pupated ; 3; 游离 脂肪 体 在 眼 区 出 现 Free fat body appears in the central eye; 4; 晴 体 背面 和 腹面 变 黑 Dorsal and ventral sides become black. 每 个 
处 理 3 组 重复 , 图 中 数据 为 平均 值 + 标准 差 ; 柱 上 不 同 字母 示 不 同 发 育 期 表达 量 存 在 显著 性 差异 (P<0.05)( 单 因素 方差 分 析 ), SE EE 
和 双星 号 分 别 表示 同一 发 育 期 的 冬 沾 育 与 非 滞 育 之 间 在 0.05 和 0. 01 水 平 上 显著 差异 (上 检验) Each treatment included three replicates. Data 


in the figure were presented as mean + SD. Different letters above bars indicate significant difference among different developmental stages at the 0. 05 





























level (one-way ANOVA). The single and double asterisks indicate significant difference among non-diapausing and winter-diapausing D. antiqua at the 


same developmental stage at the 0. 05 and 0.01 levels, respectively (t-test). 


H3] ECBEAY Ez SL, 28 68 5 8. CPs 基因 的 同 
源 性 较 高 ,编码 蛋白 的 氨基 酸 序列 一 致 性 范围 在 
33.9% ~91.4% ,并 且 都 含有 保守 的 结构 域 , 这 可 
能 与 它们 的 功能 密切 相关 。RR-1 和 RR-2 亚 家 族 均 
具有 1 个 保守 的 Chitin_bind_4 结构 域 , 其 保守 基 序 
为 GC-X(8)-G-x(6)-Y。RR-1 亚 家 族 完全 符合 经 典 
的 R&R 基 序 CG-X(8)-G-X(6)-Y, 而 RR-2 亚 家 族 
保守 基 序 为 G-X-Y-X(6)-G-X(4)-V-X-Y, 与 R&R 
保守 基 序 相 比 出 现 了 保守 的 氨基 酸 残 基 酷 氨 酸 了 
MAAM V。Hamodrakas 等 (2002 ) 研究 证 明 R&R 
保守 基 序 中 的 芳香 族 氨 基 酸 残 基 对 几 丁 质 结合 起 重 
要 的 作用 , 芳香 族 氨 基 酸 残 基 ( 主要 为 酷 氨 酸 Y 与 
EAR P) 会 形成 一 个 朴 水 平面 ,以 阻止 几 丁 质 的 
MEER. Dd, At RR-2 亚 家 族 结构 域 中 的 保守 毛 
基 酸 残 基 Y 可 能 会 有 利于 加 强 蛋 白 与 几 丁 质 的 相 
互 作用 , 但 需要 进一步 的 验证 。 瓯 蝇 CPAPS, 
CPLCG 和 CPLCA 家 族 均 含 有 其 他 昆虫 该 蛋白 质 家 
族 的 序列 特点 , 但 由 于 家 族 序列 数量 较 少 , 难以 分 























Tri ide 3 个 家 族 是 否 具有 特异 性 的 氨基 酸 变化 。 
昆虫 表皮 和 蛋白 基因 在 不 同 发 育 阶 段 和 不 同 组 织 
中 的 表达 存在 明显 差异 , 这 些 特异 性 表达 受到 多 种 
因子 的 调控 。 季 节 性 光 周 期 .干燥 ,高 渗透 压 等 环境 
胁迫 因子 可 以 调控 表皮 有 蛋白 基因 的 上 调 或 下 调 表 
ik, 增强 昆虫 对 不 利 因素 的 抵抗 能 力 ， 维持 昆虫 的 
生存 。 F p 可 以 p B 25 gt b m E Leptinotarsa 
decemlineata 表皮 蛋白 基因 CRP1 和 GRP2 的 上 调 表 
达 量 ; 而 在 潮湿 环境 中 ，CRP1 和 CRP2 则 不 表达 。 
表皮 内 迅速 增加 的 甘 氮 酸 富 集 蛋白 (CRPs ) 能 增强 
表皮 的 致密 度 以 降低 体内 水 分 燕 发 的 速率 , 使 甲虫 
能 适应 环境 的 改变 (Zhang et al., 2008) 。 光 周期 对 
昆虫 沾 育 的 诱导 维持 和 终止 起 到 关键 性 作用 。Le 
Trionnaire 等 (2007 ) 从 豌豆 蚜虫 Acyrthosiphon pisum 
头 部 鉴定 出 19 个 受 短 光照 影响 的 表皮 基因 ,结合 昆 
虫 头 部 光 感 受 器 的 特点 ， 认 为 光 周 期 信号 可 以 影响 
表皮 蛋白 基因 的 表达 并 推测 可 能 与 发 育 相关 。 另 
外 ,研究 发 现 严 寒 地 区 南极 隐 跳 虫 Crytopygus 
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antarcticus 和 北极 环 跳 虫 Onychiurus arcticus CPR 型 
表皮 和 蛋白 基因 的 上 调 表达 有 助 于 提高 其 耐寒 能 
(Purac et al., 2008; Teets and Denlinger, 2014) 。 

在 本 研究 中 , 葱 蝇 在 低温 和 短 日 照 条 件 下 可 进 
入 浦 育 ,以 抵抗 低温 胁迫 。 结 合 基因 数字 表达 谱 
(digital gene expression profiling, DGE ) 和 RT-qPCR 
IRMAN CPAP3, RR-I 和 RR2 基因 在 冬 清 育 
与 非 清 育 之 间 及 不 同 发 育 时 期 存在 明显 的 表达 差 
异 。 研 究 表明 CPR 家 族 表皮 和 蛋白 能 与 几 丁 质 相 结 
合 , 其 中 RR-1 主要 在 骨 化 程度 较 低 的 表皮 中 高 量 
表达 , 而 RR-2 亚 家 族 成 员 则 主要 在 骨 化 程度 高 的 
表皮 中 大 量 表达 。7 个 CPs 基因 成 员 在 冬 滞 育 刚 化 
W, 化 肾 后 的 20 d， 以 及 即将 羽化 时 期 较 非 滞 育 同 
期 的 表达 量 显著 增加 , 推测 这 可 能 与 冬 滞 育 过 程 中 
肾 皮 结构 的 重建 、 抗 低温 等 方面 起 到 重要 作用 。 瓯 
晶 DaCPRRI. 34, DaCPRR1. 37, DaCPRR1. 47 和 
DaCPRR2. 16 亚 家 族 在 冬 滞 育 刚 化 师 期 的 表达 明显 
高 于 非 滞 育 时 期 ,这 可 能 暗示 这 4 个 基因 参与 瓯 蝇 
冬 灌 育 早期 晴 皮 结构 的 构成 成 分 。 人 研究 表 明 赤 拟 谷 
盗 Tribolium castaneum CPAP 家 族 对 正常 表皮 的 形 
成 ,结构 完整 性 的 构建 方面 具有 重要 作用 。 此 外 ， 
CPAP3 家 族 对 昆虫 的 暗 皮 、 运 动 和 卵 用 化 起 着 必 不 
可 少 的 作用 (Jasrapuria et al., 2012) 。 冬 淖 育 条 件 
F, DaCPAP3.2 和 DaCPAP3.3 在 老 熟 幼虫 和 刚 化 
晴 期 的 高 表达 现象 说 明 它 可 能 利于 增强 滞 育 晴 对 低 
温 的 耐 受 能 力 。 另 外 , 4 个 DaCPAP 基因 在 即将 羽 
化 时 期 的 表达 量 升 高 预示 它们 可 能 参与 成 晶 表 皮 的 
形成 ,进而 增加 未 羽化 成 蝇 对 低温 抗 性 ， 下 一 步 将 
对 上 述 基因 的 组 织 表 达 特 异性 进行 分 析 并 利用 
RNA 干扰 方法 确定 哪些 基因 与 芍 蝇 冬 清 育 晴 的 抗 
低温 有 关 。 另 外 在 昆虫 中 , 抗 寒 与 抗旱 通常 会 有 交 
HEH, 抗 寒 的 同时 对 干燥 会 具有 一 定 的 耐 受 作用 
(Sinclair et al., 2013) ; 萄 晶 表 皮 和 蛋白 基因 在 冬 清 育 
晴 中 是 否 具有 抗 塞 和 抗 干 燥 的 交互 作用 及 其 作用 机 
理 有 待 于 进一步 探索 与 研究 。 
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